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AGAAGTGTCTCAGTCACGTTATCGAATATTGAGGATGATGTTAATCAGCAGCTGAGTTTATTTGAAGTGG 
ATA ATHA A AAHAGA AGGAAArTrGGTTTTGTAATGGATGGGATTAGAAGTAAATA CGGCTCTAAAGCGAT 

LPHF1 > 

TCTGAGAGCAGTTTCTTATACACCAGCAGGAACTGCACTTCAACGAGCTGGATTAACAGGTGGGCATAAG 
AGTTAAGATAAATTTAAACTTATATAACACATCGCTTAAAGTTTTTTTGTTTTAAiUVACTTAAAAAACAT 

| > yolF > 

GGTAAAATTATATAAAAACATAAGAAAGAGTGATTAT ATGGAATATGTAGTTATGATAATCATTTTATTA 
GCACTTTTCTTTATTTTTACTGTTTTCCTAAATACACGTTATAGTTTTGATGAAAAATGCTTAGTCTTAA 
AATTTGGTTTATCTAAAACAGAAATTCCAATTAATCAAATAGTTAGTATTAAAGAGTCAGACAAGTATGG 
AGTTGCAGATAATATCGATTATAAAATTGGTATGCCATATGCTCAACCAGATAGAATTGTTATTGAAACT 

< yolF < 

ACAAATAAGCGTTTTCTAGTTTTTTTAAATGGAGCTCAACAATTTATTCAAAAGTATAAAAGGGTTAGTG 

TT ' TGAACATAAAAAAGTACCTTCTTACAATAGAAGGTACTTTTTTGTATCTATAATTATTAAAAATTTAC 
rTAAATTTTTATCATTATTAATTCAAAATAAATCCATAATAGTCAATTTTATTTA GTGTATTACAACCAA 

<---LPHRl, (LPHF2 , LPVF2- 
TTCTGTTTATTGATAGGTAATAAAGTTTTTTTTCTATGATTTATGAACAAGTTTCCTTATAATTTTCAAA 

-35 -10 
AJ^AAAATAAAAAATATGG TTGAAT TTAGATTTATCTTCCTT TATATT AAAAAATGTAATCCGGATTGCAA 

r.b.s. I > sunA leader region > 

ACAAATGGGGA GGTTTTACAA ATGGAAAAG CTATT TAAAGAAGTTAAA CTAGAGGAACTCGAAAACCAAA 

< LPHR2 < LPVR2 NLPVF3 > 

sunA mature region > 

AAGGTAGT GGATTAGGAAAAGCTCAGTGTGCTGCGTTGTGGCTACAATGTGCTAGTGGCGGTACAATTGG 

< sunA < Pst I | 

TTGTGGTGGCGGAGCT GTTGCTTGTCAAAAC TATCGTCAATTCTGCA GA TAAAACATTTGTAGAGGGAAT 

LPVF4 > LPHF3 > 

< LPPMR2 

| > sunT > 

ATTTTAAATATTCCCTCATATTTAAAGCGGGGATTGAAA TTGAATAAGAAAAAGAAATATGTTCATACTA 

AACAGTTTAATAGTCATGATTGTGGACTAGCTTGTATCTCGTCAATTTTAAAGTTTCATAACCTTAACTA 

TGGAATTGATTTCTTACTAGACCTAATTGGGGATAAGGAAGGCTATAGTTTAAGAGACTTAATTGTTATT 

TTTAAGAAGATGGGGATAAAAACTAGGCCACTTGAATTGCAAGAAAATAAGACATTCGAAGCCCTAAAAC 

AAATAAAGCTCCCTTGTATAGCTTTGTTAGAAGGGGAGGAATATGGACATTACATAACAATATACGAAAT 

TAGAAATAACTATTTACTTGTTAGTGATCCTGATAAAGACAAAATAACTAAAATAAAAAAAGAGGATTTT 

GAAAGTAAATTCACAAACTTTATATTAGAAATTGACAAAGAGTCAATTCCTGAAAAAGAAAAAGATCAAA 

AAAAACATTCTTACTTTTTTAAGGACATACTTTTTAGAAATAAATTGATCGTTTTTGTGATTTTATTGAC 

TTCCTTGTT CGTTGTGGGTCTTGCTG TAGCTGGGTCGTTTTATATAAAGTTTCTAGTTGACCT > 

< LPHR3 Sc LPVR4 > sunT > 
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EcoRI 

pTZ sequence < GAATTCCGGCTCTAAAGCGAT 

TCTGAGAGCAGTTTCTTATACACCAGCAGGAACTGCACTTCAACGAGCTGGATTAACAGGTGGGCATAAG 
AGTTAAGATAAATTTAAACTTATATAACACATCGCTTAAAGTTTTTTTGTTTTAAAAACTTAAAAAACAT 
GGTAAAATTATATAAAAACATAAGAAAGAGTGATTATATGGAATATGTAGTTATGATAATCATTTTATTA 
GCACTTTTCTTTATTTTTACTGTTTTCCTAAATACACGTTATAGTTTTGATGAAAAATGCTTAGTCTTAA 
AATTTGGTTTATCTAAAACAGAAATTCCAATTAATCAAATAGTTAGTATTAAAGAGTCAGACAAGTATGG 
AGTTGCAGATAATATCGATTATAAAATTGGTATGCCATATGCTCAACCAGATAGAATTGTTATTGAAACT 
ACAAATAAGCGTTTTCTAGTTTTTTTAAATGGAGCTCAACAATTTATTCAAAAGTAT7^AAAGGGTTAGTG 
TTTGAACATAAAAAAGTACCTTCTTACAATAGAAGGTACTTTTTTGTATCTATAATTATTAAAAATTTAC 
CTAAATTTTTATCATTATTAATTCAAAATAAATCCATAATAGTCAATTTTATTTAGTGTATTACAACCAA 

Bam HI ( -900 bp ) Bam HI 

TTC GGATCC < cat > GGATTCGTGTATTACAACCAATTC TGTTTATTGATAGGTAATAAA 

GTTTTTTTTCTATGATTTATGAACAAGTTTCCTTATAATTTTCAAA 

AAAAAATAAAAAATATGGTTGAATTTAGATTTATCTTCCTTTATATTAAAAAATGTAATCCGGATTGCAA 

| Sublancin leader > Xho I 

ACAAATGGGGAGGTTTTACAA ATGGAAAAGCTATTTAAAGAAGTTAAACTCGAGGAACTCGAAAACCAAA 

| Sun A > 

AAGGTAGT GGATTAGGAAAAGCTCAGTGTGCTGCGTTGTGGCTACAATGTGCTAGTGGCGGTACAATTGG 

Pst I | 

TTGTGGTGGCGGAGCTGTTGCTTGTCAAAACTATCGTCAATTCTGCAGA TAAAACATTTGTAGAGGGAAT 

ATTTTAAATATTCCCTCATATTTAAAGCGGGGATTGAAATTGAATAAGAAAAAGAAATATGTTCATACTA 
AACAGTTTAATAGTCATGATTGTGGACTAGCTTGTATCTCGTCAATTTTAAAGTTTCATAACCTTAACTA 
TGGAATTGATTTCTTACTAGACCTAATTGGGGATAAGGAAGGCTATAGTTTAAGAGACTTAATTGTTATT 
TTTAAGAAGATGGGGATAAAAACTAGGCCACTTGAATTGCAAGAAAATAAGACATTCGAAGCCCTAAAAC 
AAATAAAGCTCCCTTGTATAGCTTTGTTAGAAGGGGAGGAATATGGACATTACATAACAATATACGAAAT 
TAGAAATAACTATTTACTTGTTAGTGATCCTGATAAAGACAAAATAACTAAAATAAAAAAAGAGGATTTT 
GAAAGTAAATTCACAAACTTTATATTAGAAATTGACAAAGAGTCAATTCCTGAAAAAGAAAAAGATCAAA 
AAAAACATTCTTACTTTTTTAAGGACATACTTTTTAGAAATAAATTGATCGTTTTTGTGATTTTATTGAC 

TTCCTTGTTCGTTGTGGGTCTTGCTG AAGCTT >pTZ sequence 

Hindi I I 
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< pLPcat Sublancin leader-> 

TTGCAAACAAATGGGGAGGTTTTACAA ATCGAAAAGCTATTTAAAGAAG 

MetGluLysleuPheLysGluV 

Xhol sublancin prep- 

TTAAACTCGAGGAACTCGAAAACCAAAAAGGTAGT GGATTAGGAAAAGC 
AlLysLeuGluGluLeuGlviAsnGluLysGlySer GlyLeuGlyLysAl 

tide-> 

TCAGTGTGCTGCGTTGTGGCTACAATGTGCTAGTGGCGGTACAATTGGTT 
aGlnCysAlaAlaLeuTrpLeuGlnCysAlaSerGlyGlyThrlleGlyC 

KasI Poly- 
GTGGTGGCGGCGCCGTTGCTTGTCAAAACTATCGTCAATTCTGTAGAGGT 
y sGlyGlyGlyAlaValAlaCysGlnAsnTyrArgGlnPheCysArgGly 

glycine20^ BseRI 
GGTGGTGGGGGAGGCGGGGGAGGGGGTGGTGGTGGAGGAGGTGGTGGTGG 

GlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGlyGl 

subtilin leader-^ Xbal 
TGGTGGTATGTCAAAGTTCGATGATTTCG ATCTAGA TGTTGTGAAAGTCT 

y GlyGlyMetSerLysPheAspAspPheAspLeuAspValValLysValS 

Stop PstI 

C TAAACAAGACTCAAAAATCACTC C GC AATAGAGTCCTGCAGAT AAAACA 
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